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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

* coordinate 7158 in HPV16R
most-likely T...TGT......... A.TGTGTATG........ TGT.TGT.TGTG
HPV54 CA.G--- TG.-A---.--..
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

most-likely GTGTATG..TTGTG.TTG.....cccccvviiiiiiiree TA..TGTATGT.GTGTGT. 56
HPV54 - wem==T s --CCT---C---.----A-G 58
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61 .
HPV2a -AC.-T..-T-ACA.....
HPV27 --C--CC..--T-ACA... ATl
HPV57 T-----A..-—-A.C.A....... m-T-CA---..-. 62
HPV26 A---T--..-G--A.-.-.. -TAL .
HPV51 T---GCA..CAC--—.. -..-CC-—--.A-.... 48
HPV30 A-T-AL - B T-T.. 55
HPV53 —-C.-AT-A-T-A..- 55
HPV56 cerA-- AT 54
HPV66
HPV18 -A--- .
HPV45 . YT L S L S A, —A 53
HPV39 ---G- --A-L 56
HPV68ME180 . G
HPV70 -A-.--. -AC-A.--A.
HPV59 -=--T--T.A--m- - - G
HPV7 weenioe, ~oACT.Como.o . . sammm——- A-ee-, 73
HPV40 ACCCT-..CAC-C.CCrrrrromrmeo. -.—-G-TG.--A.... 59
HPV16 T Al ==T---A-—--CT 55
HPV35h ~-..-A---C- . .
HPV31T - e CT -GC..----.-.--A-A-G 59

HPV52  —-A-G-..---- - ATGTCAAACACAGGTTAAAAGGTAACCATTGTTTGT--...--AT-.--T..-. 93
HPV33 ~TeeriCo--.C...
HPV58 A-Ter. T T...
HPV6bR A---G--T.A---A.C-
HPV11 —G N ¥l 58
HPV44 . . --TAT-.---..- 45
HPV55 . ~TAT-.~T--. 49
HPV74 --T..---G---CA-A---. 72
HPV13 T...---C.-.-A---A 51
HPV34 L ---A-.--T---G 57
RhPV1R G AFT-A e G--C.A--..-. 58

51




most-likely .TGTATGTG.TGT...ATG.... T.ATG.............. TATTGTATGT.. TGTATGTG..TGT. 95

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPVIR

..-G-G-A----T..---G---C.C-A-. 102

}ATATACC

~-Crooeen G Tom

110

—G. AAC---. G ---.T --- ---C---- T--- 93
--G.-A--TGC-.

——————— C A-. 92
S Gl ATG--T 95
ACTG----T..---T..---T--C-..--C. 100

G..—-A--T-T-T 97
. == A-- A 94
..m-C.A---T-G..---T---A..---T 98
~—C.... ---A--..-AC. 79
-T-A---A-L ---T-A--.---. 111
CT-..~-GAA—-.. RN --T.T---. 98
R it .C... T, A ALA-- e e . 90
erre-G--C....Com.... .=G-A-A.A-A-T 116
—-GuoTomn . Gom T A G T. A 98
~-G.-—--TAC-.... . Al A G A--..---. 131
96

.---- Co-AT-... T nCCo .-G C--- TCACT 97

most-likely GTGTA..TGT..A............ TGTA..TGTATGT........ ATGTA TG....T.AT.GTA 128

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

T-A-G.T---G-ooei CTCG...-A-G-.-..

135

107
137

. 118

...-AC..CC.T-.--C 148
113

“ .- 142

CG———CACA—— ..... -.C-G--- 138

TR 0 147

-AG..T-.--.--- 122

. 121

124

131

oo TG-A-GTA........ A~ T-. 127
A 136
128

--A-GCT--C..-CA.
A---T.—.T....

. 145
111

) . . .. A
E . o G caem 136
NGy NS S -—-.CG

<A-...-C.G... -G...
G T .

——T— e C N I, ——
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

most-likely ......

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

Poly-A in HPV16R

- <-
most-likely T...GTG.TGTA....TG.. TAATATATG.TATGTATG.TG..AGTGT....TGTGTG..
- T.-TCCL..--m- T-----A.--.A--A..A-..-C-.-.....--GT--CACC........

..... N\ N CA AT

CC CT--T.G.....-..~-.-C-G--GA---Gr-.-T..-CA.C.... oo

-...CCC.CTCC.....C-..---GA~-A.A-C-G--.-C.AT--
-....CCC.CTCC.....C-..--.-GA--A.A-C--G--.-C.AT---

- AC-T.GT--.....T..-er -A-.-A-.-. TC-TCA....-CA--GTTA.........

coermeTomrimoim-Tom oA A= Coomm - G TG
. A-~AG-C-T.-C-T-...

WCTA--AG-—-. -T. T A - GC..TAC--
woeim=GC---. .- T .- --..-G--GC..A---A--G.. TG-A-
............... A--..-A-..--A--A...A-—-A-GA.TACA-
wrA--TTT.-T.AA-T.-T-.--AA-....-AC-G--. .-

i T----C--A.G--TG---..-A-..--AT-.....---G-A-...GCA-

et A-=-TTT-TAA-T - - AA-.....--C-G--..-----
A TT.-T.AA.CA-.A-AA- .. -emv GC..TGA--

--C--T-A..--AAC--..--..--CA-G....---G-G-....G--

o TC.TGT..Awmv...-Ceroonmm...... -G-GCA. -GG~

212
59
26
173
221

wniCC..TGT..-G-AC-C...~-A.A-—-CC..CC-C-GCA.....-

...CATG-C-.-T--..-~-AC-A..-T-..~-CA-T... ------A..~-CC-

....-TA----AGC--.-A-—..---..-G--- ..... A
.-CA C-C-..--—-AAT..
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................... TGTATAAC.. TACTGTG..TGT..GTTGT....TGTTTTT..CCTGT 203

231
TTT-C-G--..-G-AT-T.G-A-..-ACA-GT.ACG-G-G-A...

wrs.-GT--CA..~-AAC-A.AG--..-CG--.....-~-G-CCC.TAG-C
...GG--
A--A-.....---GGC-.. TT---

20

221
208
215
229
205

203
192
204

206
223
233

196

4
203

250

249



LCR SuperGroup A Nuc-Aln

MOSEKely GTG.TATGTAAT.Guooevooeeeeeeeeeeeeeeeseeeseeereeese e seeeereeere 215

HPV54 o3 B\ cTolo T i 225

HPV32 A—-.-G-—TT.CG-....... 72

HPV42 ATooeTom T, 38

HPV3 N T 186

HPV28 SN ¢ T 0 7. . N 236

HPV10 A A GTon, 202

HPV29 AA...G-A~-T-AG.-TATAGGTCAGGGGACCGA. .......vvereereerreeeererreeeren 215
HPV61 -C.CGG--C-CCCT-TGAGTAAGTGTG T .comvveeeeeereeeeeereereeeeesereenen 251

HPV2a T-C.-.GCACCC.CAT...rsorvemrrererr

HPV27 T-C.-.GCACCC AT oo

HPV57 B YooK R 227

HPV26 -A-G-A---GG-.G.-AACCTTAGGTGGTGTCCCTTAT.....ooeeoveeerreereereerer 267
HPV51 -G-.-AT-AC-T.- ATCCCCGTAGGTCAAGGGTGGTGT... 239
HPV30 A-T.--G--G.CAATTTAGGTGGCGTCCCTATGTC......... 226
HPV53 -G...C---T-.G.-TGGCGTCCCTGTTTATATACCAAT .....ovooeeereerereen. 239
HPV56 T-TG- AT T

HPV66 BTG CHy i i clch <) 1 HI

HPV18 ~T.GCT---TG.G.-C............ .

HPV45 TGC.-T---C.C.C...... .

HPV39 AATC--A-GC.C.Corroorrrooeeoeooeeeeeeoeoeee oo

HPV68ME180  A-...C--AGG-.CT-CAACATTTCCTACA. .....ovmovveoeeeceoreees oo 230

HPV70 TAA-A-A—--T.GTATGGAGGTTTCATTTGTGGTTGCACCCTGTGACTAAGGTGTTGTCCCTGTTTT..... 279
HPV59 TA...C-CA-T-.-TACACATTGCCCTACT T ....ooeveeemereeeeeereeereereerenees 230

HPV7 TA...A-CTC-C.-TATTTTAAAATGTCTGCTCTGCACACTGC.....ooveoevveereeereenne 260
HPV40 B cTol N o AN c 221

HPV16 A-A--AACT--ATTTG.... 231

HPV35h I 1oy Yol o] o)XY N 242

HPV31 A-A.CACCC--T.-A-TAACATACTATTACTATTTTATAAACTATTGTTCCTACTTGTTCCTACTTGTTCCTG 276
HPV52 -A-.-A-CAAT-.CA-TTGCTCCTAATCTATTGCATCTCCTGCC.....veveeeere e 292
HPV33 T -.——TG-TATGTATATGGGTGTACCTATATGAGTAAGGAGTTGTATTG.................. 276
HPV58 -A--A-G--GC.-.-TCCCTAAATTGCCCTACC..........rveeerrereeerrsrrrerrrennn 239

HPV6bR T-A.~.G--C--.-AAACAATTACCTCTTGTTACACCC ......corvereererreereree 236
HPV11 BN YN e T 232

HPV44 ~T-GG-A-TA-AA.

HPV55 ~-C.-GG---TACAA.

HPV74 AC--T-C-T.G--....

HPV13 <. GGTTmm......

HPV34 T-T.-A--AGCCACT-..

RhPVIR [oF N o2 o Ve To3 NN

MOSEIKELY v TATC..CTATAT.TTTGTA. 231

HPV54 eeeee e e eene e ~C-T.T-TC-C.C-GT. 243

HPV32 ~G-G..-ATAT....-AA-. 86

HPV42 ~TT..G-G-C..-G--T. 55

HPV3 ..A-T..~-GGG-.CA-CG. 202

HPV28 .GT-—A.TA—-A.AC--G. 255

HPV10 ..rG-T..~GG..-CA-G-. 217

HPV29 T GTCTAAAATGGCCGC G.G:GCGG-G-C-. 250
HPV61 279

HPV2a

HPV27

HPV57

HPV26 .AATTATTATATTACACAAGTT--C-.. T-T--..-A—T 304

HPV51 .TTCGGTGGCGTCCCTATTGCCC--C-...-AT-T..--~-C-G 277
HPV30 oo, CTCCACCCTTTTTGGTTGT-GCA...-ACC-C..-G--C-. 261
HPV53 ....CTCCACCCTGTATTATTAATATA-G-A...~-G-TATCA-C-G 280
HPVB6 oo -G-A..-AG-G-.AC-A-G. 279

HPV66 .CCTTAC-G-T..TA--G...~-A—-. 246

HPV18 oA TAT-G-.CC—. 253

HPV45 ~A.T-C-T-.CC-—. 261

HPV39 e -C-..=-AGG.-G--TT 226

HPVESMELB0  ....vveoeeeoeeveererereereanrnes TAATTTGTAGCCC--C-...-~-AGG..-G-—-TA 260

HPV70 ACATATAATAGGAGTGTGATTACCAACATTTCCTACATAATTTTATGCCC--C-..-~-AGGTG-G--—-. 347
HPV59 ACATAGGTGTGTT-G-TC..--TC--..-—C. 260

HPV7 .AACCGTTTTCGGTCGCGGTTGGCAACTCA.. T--C-..~—C. 300
HPV40 CG--..T-G-TC.AG-—-T. 237

HPV16 - G-ToT. 249

HPV35h .T-C-AA-AC-. 259

HPV31 CTCCTCCCAATAGTCATGTACTTATTTCTGCCTATAATTTAGGTGTCACGCC--A...G--A-A. G-, 343
HPV52 e CTACCCTGTGTCCCCTGCCCTACCCTG-G--...-CT...—TA 334
HPV33 CTTGCCCTACCCTGCATTGCAATGTACCTACCTTTAT-TC-...<--..--=-G 329
V=T S CTGCCCTGCCTATTATGC--AC..--G-AA-A---T 275
HPV6bR TGTGACTCAGTGGCTGTTGCACGCG...T-T-GG..-—-C-C 274
HPV11 .TGC-CG..-GCCG...-—G. 249

HPV44 A TAC-..-A—. 222

HPV55 A ACe A 218

HPV74 T..T---C.T--A 263

HPV13 . S C-. 211

HPV34 -G-—-.. TCCAT..-—TC 245

ROPVIR oo -GCACAC-C-A-C.AC—~T. 230
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

-> YY-1 binding sites <- E2 binding site ->

most-likely ....... TTCCACTGTTA.TAT.TTTTATA.............. TATACTATATTTGCA........ TCCATT 273

HPV54 ... G----.-T--G.---AA-C-..C.............. C--TT----- AAC GA ...... AA--G-- 285

HPV32 ... AAGT-TGA--G.-G-.-CA-.-G

HPV42 .. AAT-.AAC-..AC-.--—-..-...co....

HPV3 L A--G.AT--C.GG-.-C-C-A-A

HPV28 . CA--TA---T.---A----T--....

HPV10 <eere.GA--G.AT--C.GG-.ACAA.G-..

HPV29 ... CA-----AA-..--C.-CA-AT..............

HPV6l1L ... C----C-AT--C.-G-.G--CC-TGTGTTCG.GGTAGCC--TT-G-G.----C 335

HPV2a ... GC--C-A---T.C--.GCAA.C.............. CG.TT-TCGG----G 248

HPV27 ... GC--C-A---T.C--.GCGA..C.... 277

HPV57 279

HPV26 346

HPV51 326

HPV30 - . 305

HPV53 - weereeenn. TA-CC-T- CG--T-- 336

HPV56

HPV66 293

HPV18

HPV45

HPV39 272

HPV68ME180 C..... 308

HPV70

HPV59

HPV7

HPV40

HPV16

HPV35h

HPV31

HPV52

HPV33

HPV58

HPV6bR

HPV11

HPV44

HPV55

HPV74

HPV13

HPV34

RhPV1R 285
E2 binding site <-

most-likely TTCT....... GTT.ACCCTCCATT...TTGT.CTG...CAACCGATTTCGGTTGC................. 314

HPV54 --G....... ---.G-T....G- ..... --G.-ACT.AA---T-TG--T..-AAGCACTTTGTATCGTACAT 337

HPV32 190

HPV42 152

HPV3 295

HPV28 -GAGTAAGAAA-G-.GGT.~G......- -AAG -Go-n-A---—-AT-CAAAATGGCCGCCTATG 361

HPV10 -G AC.--- A---A-...-A--.-ATG.CTG-T-T--A--..C---GACCTGCCCTGTCACGC 309

HPV29 --ocm-G-A- - TTTT--G-..--T-CACTGTTTATTTTACTG 346

HPV61 . ...-TG.T--C..-G----G------- C--CCGCCTTTTTGGTTGTG 394

HPV2a . .G--G-..... --C.-AAC.C--G-TT-A-C-..--TAATTGCTCTCATCCTAAA 303

HPV27  --G........--C.GG-.G--G-..... --C.-A-C.A--G-TT-A-C-..--TAATTGCTCACATCCTAAA 332

HPV57  --G......--C.GG-.G-TGC..... --C.-A-C..AC--TC--A--CT--AATCCTTTAATTGCTTTAA 335

HPV26 -C...--- T--meee C-TTCCTTATTTTAGTTTTT 401

HPV51 oA G- e CGTGTACTTTTAGTATATT 387

HPV30 --A-GC.ATTTG-.G--------- I O I I T-CTGGCATGTATGAGTGT 369

HPV53 - C.--TG..------ G---------TGCATATCTTGTAAATAC 393

HPV56 m=-A-ATG. - Ao ATGGCCTAGTGCCATTA 381

HPV66 . .—-A-G-ATG..-------A--------- CTAGCCTTTTGTCCTTA 354

HPV18 - - ==-CT G- oo mm e e CTTTGGCTTATGTCTGT 353

HPV45 ---CTG--.. e CTGTGGCTTATATGTGA 360

HPV39 ---.GG....-G-----AG-----C-TGGGTTGAGCATTTTTTT 327

HPV68ME180 -AG. -G T-mmmmem C-GTGGTGCTATTTCCTTCT 362

HPV70 -G A T ATTTGGCTTTGTACCAT 451

HPV59 woim-CT G- - Tommmeee- A-CTTGGTTTAACCTTACC 366

HPV7 -AACT....ATA-AA-T---T--A-...--CCA-CCA..T-----T--C-A--CT-GGTTGGCAAGTCACCAT 404

HPV40 LR G-.--T...GC.....-C.GA.......--- C------- C--GGTTGGCACACACATAC 314

HPV16 --G....... ---.G-A.-G-T--...---G.-AC...A--AT-TG--T..--TTAAATAGTTCTATGTCAG 357

HPV35h --G-G....T---AGTG.---T--ACA--AC.--TT..--------mmmmmoo- TGTTGGCAAGCTTTATA 363

HPV31 --GAT...TTTA-.G-A.G-----...--AA.A-CC.CT-----T----------, ATTGTTTAAACATGCTA 442

HPV52 =-G-.... AC-.-T--A-----...--AA.A-CC..T------ A-mmmeeee GTCTTGGCACAACTTTGG 432

HPV33 woem=== A--C.CT-----T-------- A-TTGGCATACATACCCTA 440

HPV58 T--i--m oo --G-AT G T TGGCACAAACGTGTTTT 379

HPV6bR AA-ACTATA-TT--.. . A-A-T--...------T-mmmmomo- CCTTAGCATACACTTTC 382

HPV11 B CCTTACATACACTTACC 347

HPV44 . Lo e TTACTCATTACCCACATC 326

HPV55 CC.T--...-—-...—-- G- T-mmmmeee- TTACTCATCACCCACATC 306

HPV74 ---GTTA TTAC-CAT-T----C......A-C---...T---A---G..--~-AGCAAGCATTTTATGTA 377

HPV13 - AC.GT-.-----A...~-AA.G--.. .----mmm e TATTGTTTCTGCGACCG 303

HPV34 ---G ....... .G, T AC.TA... T---ATG---T--CTGTTTGTGCTGTTTTAGCA 337

RhPV1R ---CC....T-CAA---------- o A-GG-CT. -Gror-Grerorer C--GCTTGGCACGCATTTTG 348
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most-likely ......

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPVIR

most-likely ......

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

LCR SuperGroup A Nuc-Aln

................................................................... 314

CTAATCTTTTGGGCGCCGCCACATCCTGCCCTGGTAGTTTTGCCAGCACATCTGCACACCC............ 398
TAAATTTAGCAAGCACATGCAGTTTTTACTGCCAAATATATGTACTGCCAAATGGTATTGCTAAGTAGCAAAA 263
GTGCATTGGCCATGTTTCCTAACATTTTGCAAACCTATTCACTTTTTAAATTTATAAATGCAATATGTGCTGC 225
ATAGTTTTGGCTGTGATATTATCTTTTC. ..o 323
CAGGTGTGTTCCAGGTGTGCTTAATACCAATTAGTCATACAGATCCATATCCTGCAAACCTGCC......... 425
CATTTTTTTGGCTAAGATTGTATAGT T T i 337

CTGTA. ..o, 351
GCACTATGCCACTGTACACATACCACATCCTGTTTAAACAAACTTTATGTG.......ceeeiiiee 445
GTGTTATCTGTGCCAGCGACGATGAGTTTGGATTTTGGTTGTT ..o 346
GTGTTAGCTGTGCCAGCAACAATGAGTTTGGATTTTTGGTT............ .
TCCTTTCACTTTTTTACTGTGCCAACTAAAATGATTTTGCTTTTTGAT ..o 383
ATCCAACTTTCATGCTGTATCCTGCAGGAACAGTTAATCCTTTGGCAGACAACACATCCTGCCTCC....... 467
TGCCAAGTTTTAAACCACAACTGCCAGTTGTTTTTGGCATAAACCATCATTTTTTTATGACATAGTGCATACA 460
TTTTTATATGTACATGCCAAAAGTACATTCAGCAAAACACTTAATCCACTGGCATGGTGC............. 429
CACAAGCATATTCAGCAGAACTGTTAATCCTTTGGCATAGTGCCGTTTCCTG..................... 445
TTTAAACTAAAAGGAATTCGGTTGCATGGCCTAGTGCCATTATTTAAACCAAAAGGCCCTTTTCAGCAGAACA 454
TTTAAACCCAAAACGACTTTTCAGCAAAACAGTTAATCCTTTGGCATATTGCCGT.................. 409
GGTTTTCTGCACAATACAGTACGCTGGCACTATTGCAAACTTTAATCTTTTGGGCACTGCTCCTACATATTTT 426
CCTTTTAAACATAATACCTAAACTGGCACATTTACAACCCCTACATAGTTTAACCTACTGGCGCGC....... 426
TAAACTAGTGGAAACCACCTTTCTCAGCAAAAACATGTCTTTACCTTAGGTTCACCCTGCATAGTTGG..... 395
ATACAGTATTAAAAACTATGTGTTTCAGCAAAAACATGTTTCACCTTGGTTTACCCACATAGTTGGC...... 429
CAGTTACCCTTATAAACCTTTTGTATCAGCAAAAACATGTCCTGTAACCTAAGTTCACCTACATACTTGG... 521
TTTTTGAACAATTAATCTGTTTAAACATCAGCAAAACAGTTAATCCCCATCTTGTTTCCTCCTACACGC.... 435
GTTTGTCAGCATATTTGCATTGCATGTTTCAAATTGCTAGGTCAAAGTTCCCTGCCAAA.............. 463
ATTTGTCAGCAAATTTTTATTGCATGTTACACATTGTTAGGTCAACATGCCCT................... 367
CAACTATGGTTTAAACTTGTACGTTTCCTGCTTGCCATGCGTGCCAAATCCCTGTTTTCCTGACCTGCACT.. 428
TGTTTTTTACAAAAACATTCCTACCTCAGCAGAACACTTAATCCTTGTGTTCCTGATATATATTGTT...... 430
GTACAACTATGCTGATGCAGTAGTTCTGCGGTTTTTGGTTTCCTGAATACTAGTTTTTGCCAACATTCTGGCT 515
TTGTCCTTGGCACAGTAACAACTATTTTTATATAAGTTTCAGCAAACTGCTTAATCCTTTGGTTTCCTGC... 502
TGACATTGGCAGAACAGTTAATCCTTTTCTTTCCTGCACTGTGTTTGTCTGTACTTGCTGCATTGGCATACAT 513
TTTTAAACTACAATTTAAACAATACAGTTAATCCTTTCCCTTCCTGCA. ... 427
CACCAATTTGTTACAACGTGTTTCCTCTTAATCCTATATATTTTGTGCCAGGTA.......cciee 436
TCAAATTTGTTATAACGTGTTTTGTACTAATCCCATATGTTGTGTGCC............ e
CTGTACCCAATTTGTTATAGCAAGCAAAATATTTAATCATCTCTGCCAGAA..........cevveee 377
CTGTAACCAATTTGTTGTAGCAAGCAAAATATTTAATCTTATCTATAGTTGCCA...........c... 360
ATCCTATATACTGTTTGCCAAGGTCATACTGTGTTGCCAAGTACACA..........ocvieie 424
ATTTGTTGCAGCACGCTGTTTATATAATCTTACCTACCGCCTGCCAAAATTATCCACCGCTTG.......... 366
CAAAGGTTTAATGTGTTTTGGCTTCCTGCAGGCAACTTGGATTGTACTCAAGCACTTAGGATTAACATGCTTC 410
GGCAAACAAAACCACAACACTGCTAATCCTCTGGCTTCCTGCCTCTCCTACTGCTGCA............... 406

................................................................... 314

398

CATAACATACACG 288
CAACTGTTTTATGGCACGTATGTTCTGCCAACGTACACTCCCTAATTCCTTTACATAACACACACGCCTTTGC 298
......................................................................... 323
. . 425

337

351

445

346

373

383

. 467
..GCCC 467
. 429

ATCCTT 464
_AATTG 435

. 430
....... ACACACCTTGCCAACAT 548
. 502
..... ATTGGCAGAAC 534
. 427

436

395

377

360
e . 424
......................................................................... 366

.......................................................... TGTTTCAT 425

......................................................................... 406
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

most-likely ......

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPVIR

................................................................... 314

........... ACACATTTATAACTGTCAGAACAACTTCACTTTCCATTGTGTAAAAACACGCCCTTTGCATT 460
CCCTTTTGCACAAGCATGTTTTAGAAAGGTTGGCATAGCTTTGCATTTACTTATTTCCTTCTTCCTTTGTTCA
ACAGGCATGTGCACAAAGGTTGGCAAAGGTTAGCATATCTCTGCAGTTACCCATTTCCTTTTTCCTTTTTTTI
............................................ TATAGTTTATTTTATTGCTGCATCATTCT 352
....... CTGTCTCGCAAGTTTTTGGCTGTGATACTATCTTTCTATAGTTTATTTCATTTGCTGTATCATTCT 491
. ...CTATAGTTTAGTTTATTGCTGTATCATGCT 367
............................. TCATTCT 358

. TGGGTGTGTTTGACAGGTTGCTAACACACACAGTTTGGAACAATGC 498

....... TAATGCTTTTTCTTTTCAGTTTTTCCTTTGTTTGTGCCAGGCCGC 391

...... GTTTAATGCTTTTTCTTTTTAGTTTTTCCTTTCTCTGTGCCAG 416
TGTTTTGTGTCTGCATTAATGCAGTTTTTCTTTTTCCAGTGCCAGACCGC 433

361
371

... TACGCTTGGCTTGCCATTTTGGCACTATAAGTGGCGCGCCTGTATTAGTCACATATATTTAAACAATA 535

GCCCACGCCTTGTACTTGGCGCGCCTTACCGGCGCTAGTCATACAACCTATTAGTCATTTGTACTTTAACAAT
........... CGTTTCCTGCACTTTATGTTTTTTTTTGCAACGTAAGACGCCTCGCCTTATTAGTCATATAT 491
.................... TGTTTAATGTTTTTTTGTTTTATACACTATGCCTTACCTATTAGTCACTTACT 498
TGGCATATTGCCGTTTCCTGTGTTTTATACTTGAATTATGTACAGTACCGCACCCTGTATTACTCACAGGTAC
................. TTCCTGTTGTATGATTCAGGTATGTACACTGCCTTACCCTGTATTACTCACCTGTA 465
GCGCGCCTCTTTGGCGCATATAAGGCGCACCTGGTATTAGTCATTTTCCTGTCCAGGTGCGCTACAACAATTG

540

537
508

...... CTTCTTGGCGTACATGTGGCACACCTGGTATTAGTCATTTTCCTGTCCAGGTGTACTAAAACAATGG 493

....CACTGGTAACAGTTTTACTGGCGCGCCTTATTACTCATCATCCTGTCCAGGTGCACTGCAACAATACTT
....ACCGGTAACAGTATGTACTGGCGCACCTTACTTAGTCATCATCCTGTCCAGGTGCAGTGCAACAATAGT
.CACTACTAACAGTTTTAGTGGCGCACCTACACTTAGTCATCATCCTGTCCAGGTGCACTACAACAATGCTTT
..CTAGACTACTAACACAACTTACAAACGCCAAATAGTTAGTCATCATCCTGTCCAGGTGCACTCTAACAATA
AATGCCGCCCAATATGTACTATTAGGGTGAGGTTGCCACACCTTTAATTACACTTTTATT 523
.................. GCCAAAAATGTAGTATTAGGGTGAGGTTTGGCACACCTTTGATTGCACTTTTCCT 422
GCTTGCCAACCATTCCATTGTTTTTTACACTGCACTATGTGCAACTACTGAATCACTATGTACATTGTGTCAT

... TGCCAACTTTATATTGGCTTTTGCCAATCTTTAAACTTGATTCATCTTGCAGTATTAGTCATTTTTCAT 499

ATAATCCAGTCCAACTTTGCAATTATACTATGAATCATGTTTGTTTAAATACAACTGTAGTTCAACTATGTGT
AGTCCACTGGTCTACACTTGTTGTCCCGCCTAAACTGACTTCTTGCTGACTCACAGGTCCTGCAGTGCAGCT
AGTTAATCCTTTTCTTTCCTGCACTGTGTTTGTCTGTACTTGCTGCATTGACTCATATATACATGCAGTGCAA
....................... CTGCTTTTGCCTATACTTGCATATGTGACTCATATATACATGCAGTGCAG 477

. .CACATTGCCCTGCCAAGTTGCTTGCCAAGTGCATCATATCCTGCCAACCACACAC 491
...... AAGGTACATATTGCCCTGCCAAGTATCTTGCCAACAACACACCTGGCGCC 445
CTTTATTATGTTACTAAGTACACACCTGGCGCACAGCTAGGCGCGGTTTGGC 429
AAACTTTACTATGTTACTAAGTACACACCTGGCGCACAGCTAGGCGCGGTTTGGC 415
e CCAGGTGCACAAATAGGCGCGGTTTGGCATCCACATAATACATTCCTAA 473
......... CCAAAATCACCCACACACCTGGCGTTGCTAGGGCGCGGTTATATATATTTACTAAATCTTACTA 430
CCTACGCAAGGTCATACACGTTTAAGGCGCCACCTGGCAGTTACTCATGTGTCTGCAATTGTTACTACAATGT
............. TACCTGTGGTTGTGCTTTGGCGCTCCCTGGTGACTCACTGTCTCTGCAAACAAAAATTTG 466

[I-LCR-8
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464

498
593
506

501
621

574
607

498



LCR SuperGroup A Nuc-Aln

PV enhancer-associated
factor binding site

- <-
most-likely ............... TTCTTTCCTATGCA.ATAAAAC...TG...CTTT.. TAGGCACATATTTTTA.CTG 360
HPV54 CCAACATTGATTTATA-A-—-TT--CAT- ~wn-A ==, =-AG. .<wmmmememens AG.-- 522
HPV32 TGTTATGACTACTGTA-T-G-TA-G-AT-.~-T-—-A_.--.... —-G-GG.G-T 423
HPV42 ATGTATGAGTAACTTAAT-G-TA---T- -wce-A.L Ac... eme, mmemememenen C-.G-- 432
HPV3 CCCTGGCACGTCTATC-G-C--AT----ATT--.. A-....~--C..-G----TA-C--A-T.A- 413
HPV28 TTCTGGCACGTCAAAA-G-C--AT - -ATT---...-.... ~CC..-G---CA-C-A-T.A- 552
HPV10 TTCTGGCACGGCAAAC-G-C-—-AT---A--TT--_ A-...-~-C.-G---—-CA-C—-A-T. A~ 429
HPV29 TCTTGGCAAGTTTGCACA-A-A-AT---- -ATTCG-. --C..-G-----CA-C--A-T.A- 419
HPV61 TCCATCTATCTTTTT-GACA-GT-G---.-T-CTG...--,.. oo, .cememmmemece GTG.— 560
HPV2a GAGAGGGCGTGCACA---C-AGGCTGATT.--CTT-A...--.....-G-..-T-re-e-C--G-..- 451
HPV27 GCGCGAGAGGGTGTG-G-A--G--TG-T-TGG...-T...~-G-G.T--r-Gore-Cor. o= 479
HPV57 GTGTGGGCGTGCACA--C-A-A~-GATT.~-CTTC-...-.....-G..-T--GGGG---CC..-- 492
HPV26 CTTACATAAGCACTT--TC--A-AT-AT- -wmrmv. . om.. o [ ——— .T-T 59
HPV51 TGTTGGCACACTGTT---CGC----AATA--TT---...--....--A..----T G-~ TGG-AT 604
HPV30 GTATGCTGCCAACTA-G---TA-CA---T-CTTT--...--.. -G-..-G---T-AG-----.T-- 553
HPV53 GTAGGCTGCCAACTA-G----TACC----T-CCTT-G...-....-..- ~Goere-Comeeeee T== 560
HPV56 TATGACTGCCAACTA-G----TA-C-—-T-CTTT-G...--.. -G-..-Gere-Core- TAC 599
HPV66 TTTCTGTGCCAACTA-Gr-TA-Corn T-CTTTGG .. Crrr i Gr Gree T--Gemome. T 526
HPV18 CTTGCATAACTATATCCAC-Cr-r-A-T- wmemenv. . om... 2mem, mememememenne . 570

HPV45 CTTGCACAACTGTATCCACAC------ T-.

HPV39 TGGCAACATCCATATC--CAC------ T-.----

HPV68BME180 TTGGCAGCCTATATA-CTCCA--CT--T-.-

HPV70 GGCAACCTTATGCACC--CAC---G-CT-.--.---G...

HPV59 CTTGCATAACTTTGG-GGCGC---TGTT-.------- A

HPV7 GCACTGTTACTCATC--A---TA--C--TTCC---CT...--.. .

HPV40 GTACTGTTACTCATC--A--GTA-GCA- TTCC---CA ......... G----GC.--A 485
HPV16 ATAAAATAAATCACTA-GCGC-AACGC-TT-C.-T--...C-....--G-. . ---m-mmmmm GG.--T 563
HPV35h ACTTGTGGTCCACCCACAC--GTA-CA-TTG---C-G...--....-===  m=mmmmmmm e TG.-AT 562
HPV31 CATGCACATATATTA-AT-A-----CA--CC-T----...- ---.G..TA- 682

HPV52 AAACAATACATTGCC-AACA-TGC---TT..-T---. ... mmmm s mmmmmmmmmmees AT.. T-A 634

HPV33 TTGCAAAATACTTAA--G-ACTAATA-TT..--C-CA...--... === mmmmmmmmmmmeeeen T 667

HPV58 TTGCAAAATGTTTAA--A-ACT-ATA-TT..-—-CA...—-....-—-A. . --==m - A-.--T 537

HPV6bR CTGGCGCCAGGGTGCGGTA--G-CT-A-TC---- .GT-TT-T-CT---A-G..-AC 554
HPV11 AGGGCGCGGTATTGCA-GAC-AA-G-A--.-—--C-...~-T...-GG-..-T.-T--ATG--G-GG.A-T 507
HPV44 AACTACACAATACAT-C--AAT--C-AT-.C--CTG-...--TC.T-G--..-GT-A---ATAG-GCG..--- 493
HPV55 AACTACACAATACAT-C--AAT----AT-.-C-CTG-...--TCTA---G..-T.TA---ATCG-G-G..--- 479
HPV74 TCTATATACCACTCC-GTC-G---G-TT-.-C--TTGG.T--....----TC--. AT----T---G--G.T-- 538
HPV13 ATCTTTCTATCACTCA-T--A---T-AT-.-C--T--TTT--....----T.C-A-T----T---G--..--T 495
HPV34 TTTGCACACACATTT--TACC-ACCCT-TC------ T =-AT-----C--G--. -, 558
RhPV1R CACACACACTTAATCCAACCCT--T--T-..C.-—-A...--....--—-..-G-CAGT-C----C--..A.- 524
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

most-likely T
HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

TTACCT.. TAGCTTAATT..GCATTTTTGGCTT...GTAA.............. TACA..T 399
----- . .G 563
...-GG-ACA.G--CT---CAA..-TTAC-C----C-A.GAC--GACTAGTGCTTTGTC-TGC.C 481

<.-CA-A--= A-TG-C----~-GC..--TT
<..-CA-A--- A-TA-C--—--GG..~TT...

..... - 602

A--TA.C 611
..ACC--T..- 598
..AC---T..- 567

565

most-likely TTGTAT GCCAAG..TATGTGTC....cooeiiiiiiiiiciieciece, ATAAAA... T 426

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

————————— G- --Cmms TG--C--....C 501

...CTG-C....- 509

--A- T-.-T--CT .GT--ACA-ATTACT .....ccovviirieiiiinens CATAT---T--TTTG- 518
C--CC-T-----...-—-——- CTTCCAAATCTCCA...... ....CCAAGACACACC---TC....C 504
---CC-T-----TAGA-----CTTCCAAATCTCCA.. ..CCAAGACACACC---TC....C 646
---CC-T-----TAAA-----CTTCCAAATCTCCA..... .CCAAGACACACC---TC....C 523
CAATGTGTTTCCATGACACACC---TC....C

........ CTT-----C...C 682

... TG----GCAGG- 627
...AG----CCAGG- 634
L IGTTTTGC---C....A 679
LTGC--.-...- 595
........... CATGAACT----T-....- 656
....CATAAACT----- C....- 641

...... ATAAGTT---C--G... 608

A-------TTGTAGT..... ..GTAAGTT---C-G.. 642
L CAAGTTAT--TTTG 737
G--C-A.T-----..A--—---TATAAT...... TTATTG---AACA- 650
A--GT-AA---.. . A--. ACA- ............ v T-C.- 651

A-CCTAC-----A..~-=-C-Turroiiiiiiiiniie . . 706

--T-T-.--TCT...--C.---TTGGTATA........ ....CAATAAC------ A...- 637
--T-G-.A--CTT..AG-A-A-TATGCACA.. ATACCC-C----....- 589
--T-G-..A--GT..--C.---TGGT.... “

--T-G-..A--GT..--C.---TAGT....
--T-G-..A--GT..--C.---TAGG...
--T-G-..A--GT..--A.---TACA....
-AC--.----G-..--AT---T........
==-G--T---=-TAC-----CCTT...cctiiiiiiriiiiiciiieciiiee e 597

II-LCR-10
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529



most-likely G. AGTAACCT

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

LCR SuperGroup A Nuc-Aln

/-> HPV16R ori start
457

CACACATT----.-ACAA-G--.......cc..e... -TC--. 671
....G---TC.CAA-A---AC

....G---TC.CAA-A---AC...
...G---TC.CAA-A---AC...

A.TC-T- -CATATGCAGGT.GTGCTACACAA-TG-r.-ACCT oo TT-T 734

W TTACT---T---AA-——-. s TTTA--. 717
A.T------ ATATAC............. TTACT---T-.-ACAA--——-.............. TTTA--. 635
-..-C---G--GTGC... ...ATAC-T-GT-.-A----- ---A-. 695
.-C-C-~TATAC... ...ATAC-T-GT-.-A--- --AA-. 680
-..-C-—.-GTAGC....
..-C---..-ACCACA. . .
C---TA-TTTT..... ...ACAG--C--..-G----- ---A-. 775
C---GG-TTTT.oeee GTC-.T---.-AA---- -—-AA-. 687

C..A-GG..-........... ....—-CAC.C-GCA-----..... CTT---. 679
T.-C-C-.-GG....cooeviirs TG--CAC.C-GCGG---............... CTT---. 580
T..-—-C-..-ACAT.....cceeees TGTT---T..-G-AA---T-CACATGGGTGTGTGC---C--T 708
T..-C-C-.--GTATTACACATTGTTATATGCAC---G--G-G-C-—---............... -TT-G-A 723
T.-A-TG-A-im T-G-..-A-TAC-—-.....cccuee. TTT---G 812
-..-T-—-.A-ACTGTTACT.....CACCAGGTGTGCAC.-ACA-G----............... GTTA--. 753
=G --C---.--ATT-C-A-GTGT....... GGACT--C--T 77

-.-C-C-.--A ----T-A--GC--GGT-TGG.......... ACT--C--T 645

-G--.CACA--C-T-.
GTC-—-CAC.C--G
.GTC---CAC.C-.-

II-LCR-11
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

-> E1 binding site <-
* position 1 in HPV16R

most-likely GTTGGG..TTACAC.....ACA..CTATAC..TTTTTATTATAATAATTAACAATAATC.TT....TTTTA 512

HPV54
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV6bR
HPV11
HPV44
HPV55
HPV74
HPV13
HPV34
RhPV1R

we-....Crooom.. Coe, Too-CT. omeeee-Co-To-Toeme-T-C-.-C- A-G..A—-AT 672
--GC...AA-.....T-C.TA-CTTG.--C-G.--G-T--T--A--GT--.--~-TGAAT-A-A- 595
—-AC...A--A-.....T-C..T-C-TA..--C--.~-C-T--T--A--T-C-.---.C-GG..C--G- 601

. . . e 590
AAGCA-..--G-T... .-GT-T-T.--CCA-C------T--A--T----.--G.AAC...AGAAGC 732
A-GCA-..--G-T...... .-GTCT-T.--C-A-C------T--A---T---.---.-AG...ACAA-- 609
A-GCA-..C-G-C......---C.--G-CT..--C-A-C------T--A---T--C.---.--C...A-AA-- 615
--C-...C-C-CT....-TGTCTC--T-..-------G---G-TTA------- C.—-A..-.....A-G-- 725
T-CC--..-CG--......-TGT.---CTATG-G-GGT------- GTA----T-—-.---C--.....-A--T 613

639
653
773
788
719
725
771
689
750
735
704
736
829
743
734
635
770
779
869
———A....CCGT—— ..... C--..-A-CCAC.-----T------- T--A--TT---.---.--AT.AC-AG-- 811
T--A--..-C-T-TTG..GT--T.T----A..-C---TA-------G-A---T---.--GCCAAG..T---A- 840
T-----..-C---TTGTTC-TG..T-TC-AC.A---- A-------C-A---T--- --GCCAAA.TC--G-- 710

«-CC-+-C-T..A--CC--C-T--G----T--C-.--.~G.... G- 726
ors.22-CC-+-C-T..A--CC--C-T---Cor--T--C-.= -A...G--- 678
..-C..=-G-.. AC--CC---C---G---T--- - -AAC.CT--AC- 660

<o.=-C.ooGome. Ae-CConm-Toe-Gom-Toe- -G -AA..GC-—- 643

TA-C-T..-A--..... <-CC-G-G-CC--Cr-mmrmnn CAT-A--—-TT-AAC-....~-G-- 701

—-A...AA=-_.. ~C.--C--T..AG--CC-------TG--TCT--C- - A AG-- 661

T-A..-C--AG..TGT-C.-A-CC-. -—-A.-A~T---AA---T-- —~C-A....C-A- 724

~-CAAA..C-TTC..... ... AGC-T..-=-=AG+----C--=--T-=-.C--.C-.....GAG- 694
II-LCR-12
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

Sp-1 bind signal
-> <- ->E2 bind <- ->E2 bind <- > <-

most-likely AAAAATAGGGAGTAACCGAAAACGGTT .CGACCGAAAACGGTACATATAAAAA.GCA......CCCAGAA.. 574
HPV54 —--TA---GG A -—-GG...TTGT----A. 736
HPV32 R ¢ — [T, by SN  N—— GrerenToee.Comrrr = T-GG.. 657
HPV42 RN S TT-mm oA [ 3 S oR— A-G.. 663
HPV3 ----G A.. TGG G.-AGG.....-A--T--T. 654
HPV28 ---G GG A.. TGG -AG......G-TTAC-.. 794
HPV10 -T GG T-----G.. TGG -.CA-G....G--C-.... 669
HPV29 ---G GG A.. TGG GA--T.....-A-T-.... 677
HPV61 ----G----TT-GC C..G CCTG T---.-A-A....C-GT--GGT. 790
HPV2a T--G C..A------- TT----TG----T--e A 667
HPV27 T C.. T----.-G - A--- 693
HPV57 C C..A -G . - A—G-GC 711
HPV26 L G.-A------- C--mmmmmee- TR GT-A--GG 831
HPV51 ----C-----T G----A.T G GT---G... TGGT-A--.. 854
HPV30 G---. .- G------- A T .-.—--C....TGT-CC-.. 780
HPV53 -G-C.. TA----TAG s TGT-T- 786
HPV56 -T-T.T------ G G----TAA 833
HPV66 ST-T. T - TG----TAG 751
HPV18 CG.G 809
HPV45 I G.-A---A-------- G-omeneee =TT TGTG---. 796
HPV39 - CA.G T----GG C.---G... T-A—.... 765
HPV68ME180 -T--.. G CA.T GT GCT-A-......-A-—.... 796
HPV70 . 890
HPV59 . . . . 801
HPV7 . . 796
HPV40 697
HPV16 . . 831
HPV35h - . . - . 846
HPV31T -G . 931
HPV52 . 873
HPV33 - . . 906
HPV58 —-=- . . 774
HPV6bR . . . 789
HPV11 - . . . . 741
HPV44 . . 724
HPV55 707
HPV74 -G 765
HPV13 -T-GG 725
HPV34 ==T-mmm 789
RNPVIR e e e 694

II-LCR-13
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LCR SuperGroup A Nuc-Aln

* position 82 in HPV16R

most-likely ...CAG..TAG.................. CGGAGC.AG.T
HPV54 CA--T T ...TT-G-G.GC.A
HPV32 ...—-..-G-TCCT..........TGTTAAG--.--. A
HPV42 ..T--..-G-TCCC........... AGTTAAG--.--.A
HPV3 G

HPV28 .. TT-AA-G -A--AG.CTCA
HPV10 T--C.ATC ...T-C--A.--C-
HPV29 --..CGT..... ....G-C--A.--CC
HPV61 ---CAA--. -AC-CTC-TC-
HPV2a ----.G

HPV27 --.--.G

HPV57 GCCAT-..--C..evveeeerrinn AA-G--.--GG
HPV26 ..CT--C.--CGT. ... G-AA-A-.--C-
HPV51 GTA..——........ AA--A-.-C.C
HPV30 A-C..GGA.. ...-A-T-T.-CCC
HPV53 ....--AC.ACC.. ...-A-GA-.-TCC
HPV56 o T-T.GT-.. .GAC-.T.-TCC
HPV66 ...GT-C.CT-.. ..TA--T.-TCC
HPV18 ...A-CA.C-C.. ..-AC-AT.-C.-
HPV45 .WA--..-GC.... LGATT---6
HPV39 LTTT..CT- TCC-.T.-CCG
HPV68ME180 T .TCT-.T.-CCA
HPV70 TT-CT-GC.....cevveee -CATA-.G-.A
HPV59 W A--AAA--.. ..G-C-A-.G-.C
HPV7 LC-T-LATC..oeie T--G--C-C.-
HPV40 .C-T-C.-TT.. ...G--GC-.--.-
HPV16 e T e

HPV35h ...A--..C--AAGTGGACAGACATTGTAA--T--.G-.-
HPV31 TTT-..-GCAAA............. CCTAC--A.C-CC
HPV52 T--C—-A..coe. --C-.-.G-CC
HPV33 GTA--G.--C.. ....T-C-CG.-C.-
HPV58 TGGT--GC--C....ooeveeennn T-C--G.-C.-
HPV6bR TT--C.A-A..... --AG--.-T.-
HPV11 TT--C.AGA --AG--.-T.-
HPV44 TA--C.A-- --G--.-T.A
HPV55 TA--C.A-- --G--.-T.A
HPV74 .TA--C.A--... --G---T.A
HPV13 ..TG--C.A--... --G--.-T.A
HPV34 CTG-T-..G-C A-ATTG.G-AA
RhPVIR e,

II-LCR-14
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656

832

694

589

753
679

742

685

812

808

879



LCR SuperGroup B Nuc-Aln

E2 blndlng site <-

most-likely A
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5

HPV36
HPV47
HPV12
HPV8

HPV24
HPV15
HPV17
HPV37 -
HPV9 C... reamme G----Cvveveeeveeem====- T
HPV22  C..... e T---G--G-TT.... -
HPV23
HPV38
HPV49
CgPV2
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

most-likely
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
CgPV2
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

45
37
43

107

AP-1 binding site
> <-

most-likely AATGATTTTTTA.CTCTGAC. TAAGTATGTGACT ....cevvivieiiieeeeieeeneee e A. 84
HPV19 - .
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
CgPVv2 133
HPV4 ---CG--C--A A—-C-AA- TTG GC-A-T-ATATAAGATTTGCAAACGTGTATGTATCTGTTTTTGTGA 137
HPV65 =-C-TG-A-G-..A-T----TTT-C---—-GA ..o - 105
HPV48 --AC-C-G-GA-TA-T-T--.CCT.GCG---C-T-...rreirrierrieerree s TA 91
HPV50 ----C---AGA...----- G.-CTTG-ACATTTCACAAAA... ... TGAAT-. 101
HPV60 ==G----AA-A- A-TGC-A-C-C-A-=-T e . 99

—-C--G-AT--C...
C--A-AT--C...

106
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LCR SuperGroup B Nuc-Aln

E2 binding site
most-likely ACCGCA CCCGA. ..ot GACA..ACAGGT. CAGT TAC.TGCCACCGG 121
HPV19 el oo T-=-T.-A----.G---.--TG-----AATC 122
HPV25 oo T--TA-A----.G---.--TG-----AATC 123
HPV20 ee.C-=-T.-A----.G---.-GTG-----AAT - 122
HPV21 . ..C---T.-A--—-.G--- .-GTGA----AAT- 122
HPV14d .
HPV5 -G ..T———C.T———TC.A———.—GT. ————— ATAT 134
HPV36 ..T---.GTCAAC.G-TAC-G-.-----ATAT 132
HPV47 . ..T---CGTA..T-.---CT-GT.-----AAAC 132
HPV12 . oo T-=-T-A---.G---.-GG.-----AATT 132
HPV8 .T---T.-A----.G--- AGT.-----AAAC 133
HPV24 G TTGAAT coooeeoeeereeeeennseee -T--..--..CG.--CC.CGG.-A-A-GTA- 118
HPV15 --..G.-ATAG.... T TT..-C.~-AC.A-.C—-AC--- 105
HPV17 --..G.T-TTC.... woerT=-..--..-C.---A.A--.C--AC---- 106
HPV37 -~ TATA-...... ~T--..--..-C.--AC.A--.C--AC---- 105
HPV9 —--.G.TA-A-..... . .ACAG--C.G--.C--AC---- 110
HPV22 ---..G.AA-A-.. .AC.---C.A--.C--AC---- 109
HPV23 ---..G.AA-A-.. .AC.---C.A--.C--AC--.- 106
HPV38 ---..G.AA-A-.. .-T--..--.AC.---- A--.C--GC---- 108
HPV49 - {CTN WTTA- T---A-T-TAA-GG---G.---- 143
CgPV2 . B.GG—-GC oo CG--..C-C---A--TAA-T.---TCG-.C 168
HPV4 -T..-TAGT--.... ...A-T-..-ACT-C.--CA.---T-----GT-T 174
HPV65 ~T.TGAGTA- e A-T-..-ACT-C.--CA.-T-T------T-T 142
HPV48 TA---C.T--ATTG...ccooeeveeeeeeeeen G-TGGG.TT..C-.G-CC.--TAAA-TC-T-- 131
HPV50 -A-..-. AATA- AGTTAATGTACAGGTGTGTGTTGTCTTTGA T-- .GA..--T-T-.---TCC-GC--TT 165
HPV60 --T..C.A-G-G 135

most-likely AGAA... TCA. 140
HPV19 -—-T...A-.
HPV25 --T.. A--
HPV20 --GT...G-GTTGTGAGCCAGAAGAGATCACAGCCAAGTCAG-CT----- T e 173
HPV21 ~ --GT...G-GTTGTAAGCCAAAAGAGGTCAGAGCCAAGTCTGT------- PPN 173
HPV14d ~GT...
HPV5
HPV36 —C...
HPVA47 --T...
HPV12 ~TC...
HPV8 --C...
HPV24 -T--....
HPV15 TT--...
HPV17 TT--...
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
CgPV2
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

most-likely .............. . . 173
HPV19

HPV25
HPV20
HPV21 . .
HPV14d ... e --ACA--.G.--AGCCG .............. CGT-GGAT--A—-ACAT.CG
HPV5 . ...-CC--.--. TG-ACTCAGAACAGACCGTGTTCGT---A------
HPV36
HPVA47
HPV12

176

182

214
202

A - 206
.. A--T...--CA-.-- TG-AAGCAGATCGA.CCGTGTTCGT-G-A---C--------- . 204
WA--Cl-CC--.G- T, 185
A--T...-CC--.G-.T---..

HPV8 ..AT--...-CCA-.G-.T---....
HPV24 ...A---...CA-ACA-A.-A-G. -
HPV15 w0 Crmmmee G-TT-..... . - 153
HPV17 w0 Cromeee . . . - 154
HPV37 iComee . . cm=-GLA---TTTG.-.
HPV9 v Commeem AT ...G-A--A-A--ATCG .- 159

HPV22 ATAA CC----GTA-A-ACC-... 158
HPV23 ..--CT..CGA-GTAAG-TTAT... ...G----GCA-A-ACC-... 155
HPV38 ...-CT...GAA-G--AG-TT-C... ..A----G.---AGAT--CA 160

HPV49 .- TG-...CA-T-A-A.-GT-........ C-C-T----CA-A-G-G 193

CgPV2 ...GC-CGC-AG. -TG... ..... GCAT-G-CC--T--C-C. 220
HPV4 ....C-C-C--ATAATTAT--. 227
HPV65 CCA--TCC-.-----.- 220
HPV48 -G--...GA- . ---CAT.-. 186

HPV50 . . ..G-C--GC--GA--TG.C. 221
HPV60 ..-C-A-AC.TATAAGAAACA........ ATCACT-GG----CT------ - 197
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LCR SuperGroup B Nuc-Aln

most-likely TGTAA.CACGCAA....... AGGACGATTGCC.......... GGAAAATCAATTT.TGCCAAT.......... 217
HPV19 -T---.-——--TCGGA..TT-----TC-C---AA....... T----TCAT---C-.------- Coviene 231

HPV25 -T-G-.-----TCGGA..TT------ T-C---AA....... T----T-CT---A-.------- Coiins 235

HPV20 -CA--.-TT.--TCGT.CCC-AC---T-C-GAACA....GGA-----TGT--GGC.------ CG......... 256
HPV21 “Commme-Te, - T- T-AG...-C.oeeee Coes 256

. T-AG...-G.----- G-CTATTGTGTT 254
HPV5 TCT-C----GC---.--G----C.. . 253
HPV36 e . .TCT-C----GC-G-.--G----C. .
HPV47 . A---TAATC...... TT-.TT---GT---.--G- G--C ......... 232
HPV12 G--CGA-CGC---........-—--CT---GTT........ T-CC----AGC--A.CAG--GCTC........ 234
HPV8 . -TA-TGATC....... TT-CC----T----.--G--GCG......... 234
HPV24 . C--T...C.AA--GT.......... 196

HPV15 G- A G —CG . .
HPV17 G-A-G.---.-GC . vmee-A- -GG . A---—--G.......... 191
HPV37 G-A-G.---.-TG
HPV9 G-A-T.---.-GC
HPV22 -CG.G.--.-TG
HPV23 -CA.G.---.-TG
HPV38 -C--G.---.-TG.......
HPV49 --T.TTT--.C
CgPV2

HPV4 .
HPV65 GCGCGC--A.A-G

HPV48 --G-.G--.G.-....... --AC--T--T-G .......... -T--GT- TC--AGCC----GGT ......... 230

HPV50 ---.-.-—-.-GGTCACTTT-A--.--GACA-.......... --CCG-T...--.C-GT--GT......... 266

HPV60 -TA.---A---TTG... CT-———AC--A--AACCGTAACT--TT--AA--GAG C-----AGG........ 255

E2 binding site ->

HPV14d -C-G-Acmemv

A TT-- AC.<-- GG......... 197
..... A..--G-..—--—-GG..........

286

-> NF-1 binding sites <-
most-likely ... TTTTGGC........ccccoevvvieriennennn. ACCG.......ccevurnn. TTAACGT 235
HPV19 TC ....-T-CACTTGGC....AAAGGTAAGG-C--- 267
HPV25 . GGCAGAGCTCA-G
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPVA47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
CgPV2 .GC-~-CG—-GTGTTCTTTCAG....... 317
HPV4 AAA--A-T-AATTTAACAACTG
HPV65 CCG---CT--AGCTGCAAA............ . 305
HPV48 AT-G--T-Toviiieiiciceee 270
HPV50 ..T-G-AT--CTTTAGGGA. 304
HPV60 GGAAACA-.....oooecorsrerrsssrrrss Ae=-TTTTCGTT....CTCCTGAAGG---- 293
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LCR SuperGroup B Nuc-Aln

putative v-myb binding
> <-
E2 binding site <-

most-likely TAACTTGG ATTCG..A 284

HPV19 —G.-T
HPV25

HPV20

HPV21

HPV14d

HPV5

HPV36

HPVA47

HPV12 321
HPV8

HPV24

HPV15

HPV17

HPV37

HPV9

HPV22

HPV23

HPV38

HPV49

CgPV2

HPV4 CT.... Z.CC-G. GAAAA—AT GorrT-. -G

HPV65 -CC--.T....--CC--G.GCAC-AAA---A-T.G---T-..-~-TAG...

HPV48 C--TTA...C---.~-C...AG--A-A-AT-AA.C--.---CTTAA...

HPV50 -.---~-CTAACA---A-A-AA-C-CA--A~TA-AAC--CC-C.-G-G

HPV60 -..=TC....C~-G-A-...-=-AT-T-CATA.C--T-T.-G---.............

most-likely CT.GTTGT.TGCCA.ACTACCATCGTG.............. AGTATCATGT.TTTT.GCCTGTATCGTTGTC 337
HPV19 - Temmem oo AT =G T o, TG-A-T-- --C- eeme-G-A- 371

HPV25 Tee-Comemee -A-T--G-AT... 375

HPV20 [T PR ¢ S— AA-..... 399

HPV21 [Ty (R TTA-. 395

HPV14d [T S — T-CT.... . 385

HPV5 A-G--- —-A-GC. . 389

HPV36 AT ~T-CT...... 387

HPV47 | Y Y —. o S 388

HPV12 ) p—. W

HPV8 [T g N N— 367

HPV24 -C-.G-..CG-G.--—A..... . 301

HPV15 -C-A..-G-G.G.-T-TT-.... .C-G--GG---G-T..G-A-A-T 292

HPV17 -C--A...-G-G.G.~~TT-. .C-G--GG--G--T..G--A-A-T 290

HPV37 -C--A..-G-G.G.—~TT-..... C-G---GG---G---..G-T-A-CT 291

HPV9 AC.--A..-GTG.G.-TAT... ...T-G--C.G-GG-AT..G-T-G--T 288
HPV22 -C--A..-G-G.G.-TATT G-T---.CG-A~-AACA-T--G--T 296

HPV23 -C.--A...-G-G.T.-CATT- -CT-A.C.C--G.~-AACA-T--G--T 293

HPV38 -C.--A..-G-G.T.-GGTT-.. <s-T---.CC-G.--AACA--G--G--T 299

HPV49 GC.-.Coro-T=-Co-TAT e -CTTA-CA-C-..-T..-G-G——T 336

CgPV2 A-Teem e o A-Goe Ao GT-TA~-A--AC- -———-A-GAT-G 421

HPV4 T---GA...-T---T-TGTC-G-C-GCGCTGAACGAATTTG-CTGTCA-C.C--.--ACCGGGA-G--G 445
HPV65 T-A-GA...-T---T-TGTC-G-C-GCGCTGAACGAATTTG-CTGTCA-C.C-----~ACCGGGA--G--A 419
HPV48 -C.T.AA.AG-G.G.-~-TG-ACCT........... TT--GGT----.-GA-~T.C-GA-CA.T 367
HPV50 G-.-CA-C.--G--.G.A-GA-AGTAT............... -CCGAT--.C.GG-~-T.A-G-TT--C-A 410
HPV60 T-T--AGAAA-- T.-T--G-TC--TGGATAT.GCGCCAG-CC-AA-A.C.GG--.—..—A-GA-A 401
most-likely .GACA......AC.AATC. TCTATATATAAATA 379
HPV19 ~-CAG..GT-T.T--A -Ac-rmmv T---.

HPV25 =+-C.....-GGTG-GT-A--C----T-

HPV20 -G--C.....-G.TGAT - A--mrm-T---

HPV21 <C......T.-C-- A-ACC----T---,

HPV14d =-C.....-T.-CATA----G-=-T---.

HPV5 ~TAT......C-TG-A ATA----CC-. ~-Gron-CrmAr-A-.

HPV36 ~TAT......CA.TG-GAATA----CT.G- G AcAA-. 428

HPV47 ~TACCTTACCT---G-A.-T-T.----T--- oA A A 436

HPV12 ~TATCA... T T-AT.--G-e-T Ac-Ac A -Ae 419

HPV8 GAT--C......=-.C--AT-G- TAT - srreorrr. AcAc -Ac e 411

HPV24 AG--AC...T--TT--A-TACCTA-C--Gr....orveooo..... -T-TC--.-C.ACCG-T-CC 347
HPV15 . -ACC-CC-GCG-TACT 337

HPV17 ..-~-G-GACC-CC-TCG-TACC 335

HPV37 C--G--ACC-CC-GCG-TA-C 336

HPV9 ...C-—-GACC-CC-TCG-TA-T 333

HPV22 i Covereeeereren, 322

HPV23 N R .C--GC-ACC-CT-G-GGTA-. 337
HPV38 wersrim-.Co= AAACGTA--CGG-......o.e......... C-AGC-ACC-CT-G-GGTAG. 343
HPV49 C--G--ACC CT-GCG-.GC. 379

CgPV2  ~T-AT...oosCG.GTC-A-Crormroserssmemmme 2T mommmece 465

HPV4 . S — A 505
HPV65 A TG T e T T—-GATAGTTGGCAACAACCATC--C-A~TA—A 479
HPV48 AT-..... - T.TG-TGG-A-.CA-C.G-G...c0o.ne........ C--A--AC-TAGG-ACC 408
HPV50 TCT-.....-T.-~A.GT-GCCA-C--T--T... ~-G-C---—-.G-CG-GACA 454
HPV60 T-+-CT....G-T.TG-TGG-A-.C--C-T-errrrrrree.... A-C—-A-A-A-A--GA 447
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most-likely ...... TATATATATATAT.ATATAT..... AGAGTG.ATACATATTGTA..AG. ATG.............. 421
HPV19

HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVS
HPV36
HPV47
HPV12 peee
HPV8 ...
HPV24
HPV15
HPV17 ...
HPV37 ...
HPV9
HPV22 ...
HPV23 e e .
HPV38 ... -A-A.-GA--TA.-A-A-A... A-A-CAA.GG-T-----.--..--.GG-CCTGTAAGCT....
HPV49 .. -G--C.-T-C-T-.--TCT-G...G-A--A..-----G-....C..--..GAC.............. 417
CgPVv2 L Ac-A 477

HPV4 CC..GGA-G-G---C----.-A-A-GG...G-C----C--TTC--C-AA-TCCT..G-C
HPV65 CC..GGA-G-G---C----.-A-A-GA...C-C-T--T--T-C-GA-AA-TCCC..--C...
HPV48 GA.GACAG---.C-----A.---CTGCT.GA-C---..-G-T.-TC-.-C..--..-A-
HPV50 ACCGAC--CGG.-GC----.-A-AGAG...CT--TCA.GC---G---TG-..--G.-GA.............. 504
HPV60 CC..AGA-G-GG------- ~A---G....CT---AC.G-T-G--...A-.CT..T-A............. 491

most-likely
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
CgPV2
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

--AG-G-C..TA--T--.GGTTC-TC-..-TC.-G-..
. N ~-~-GCTTCAA--GT-..GGGTT-T-- A-TA-TTA-G-.
A--G-
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LCR SuperGroup B Nuc-Aln

424
470
470
513
493
475
478
480
486
475
454
400
385
379
381
365
322
343
406
419
A77
559
533
458
507
493



LCR SuperGroups C-E Nuc-Aln

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2
HPV41

GroupE1l.con
HPVla

GroupC2.con
OvPV1
OvPV2

GroupE1l.con
HPVla

AGGACACTGTTTTGGCATATTAAGCACTTTGTTAATGAATAAAAACTGTTG??22222T?C?A222T2T?A 57
-GACACTG-C-T-GCA-A-T- 21
ATTTAAT-G-A-ATG-G-C- 71
AC-A-TTGCTGG-ATTGTGG-GCG-TGTCC-CGACGGTCCATGTGT-ATC-TATAATCACTTGGTCAGTCC- 72
ATATACATGTGAATGTTGAATTATATAATGTGAATTGTGAATTCTTGACTTTGGCACTTGCACTTTATTCTT 72
72

2G22C22TGT2?2A?A?222A222222C 222 TA?22A?AAA?22G2C22GTC?GC2G?222?A?CA?2C?227? 84

A-CA-TT---TA-T-AATA-AAACTG-ATT--ATT-T---TGT-T-AT---C--T-TCTAC-C--CA-CCGGT 94

T-TC-GC---CT-C-CCAC-CCCGGT-TGG--TGC-C---ATA-C-CC---A--A-CTATA-A--GC-TGCAG 144
G-GTACACCACTCC-TTATCTATTTA-TTCGCATGTATTTCTCTGTTATGTTC-T-TATGGGTT-TGAATGTG 145

GGCATACTGATACTTGAAA2?T?T?22AT222T2A222T22222222222222222 TT2TTA?22A?22TT?? 106
TA-A-ATT--ATA-A-CTA-ATTTATTAGTAGATTAT--A-—-TAT-TTT--AT 54
------------------- CT-G-TCA--GCT-G-AGG-TACACACCTGTACAGTA--G--ATA-ACG--TA 145

CTGG???2??2?A???A?AA???A???GC??TG?C??CAGCT?T???AAA?AGGGTCGTGTGCA?AGCACCG?? 127

e T-TGC-Co-..-ATA-=-TC--T-AG----A-...o-Crrmrmmrmemma Te-CT 155
----CGCCTTA-AAT-A--TCC-GAC--CT--A-GCr----G-GGA---Ar--rmrmeme- CTA 217
T-AATAAAATATGTTGGT-ACGCTGT--ACG-GTTTGTT-ACGTTC-TGTCTCA-GA-T-GCACC-CTGTAT 218
222T22222C2TTT22222T22T22AGT27T2AT2222A227A2222272222T2227T22222G2?AT22? 126

ATT-TTATA-T---TATAC-TG-TT---TC-A-A-AGAC-TGT-AGATTTACAT-AGTA-AAGTA-GC--GTA 127
TGC-GCTGT-A---ACCTG-CT-CG---CA-T-T-GCCT-GTC-TATAGCCTCA-GACT-GGCAT-CA--TGG 218

2GCGGT?T?A2?22222A2CC2222222A2C2222222G?TC222C2G?2AAA???A?TC2C?2?2?2C?2C?2C?C 155
G----T-A-GAGTTCA-C--ACGCAGA-C-GTCTCCG-T--TGT-T-CT-~-GCA-A--C-A..-G-A-A- 225
A-----G-G-AGAACTC-G--CACGCAG-A-CGTCTTC-G--...-A-AC---TAG-G--T-GTCC-A-G-G- 287
TC-C-CCGCCGCCCGGGGGATCGCAGAT-TAATCCCCAAAC-CAAAGCGTTCCAAC-T.TGGCAAA-GTCTCT 290

T?2T??2?2°2A?ATA?T?2?2?22?2?2A??2T 20T 22TA???2???2?0°220°22°227°0°22°220°2.222A???22?CA??? 141

-T-ACATA-A---G-CTTGGA-ACC-TT-AT--GTGAACCATCATTTACAATAGTGAC.ATC-TAGTT--TCT 199
-A-GTGGC-G---C-TCAAAC-GGA-AC-GG--TCCTTTTTGGCGCGCGCGCGAATTT.TGA-GTTAC--CTG 290

???2G2G?G?2?T?2?22?2?22GGG?222T 2?22?22 T?22A??22C2G22T22G2T222T 222G 22 AR AR TT?22?222TTT 179
CGG-A-C-GTC-CCGTCG---TCT-AAAAT-GA-GCAC-G-AT-CG-T-CAT-GAG-TA-G-T--...AG--- 295
ACC-G-A-CGG-ATCGTC--GTC-TGGGA-TG-AGCA-C-GC-GC-G-TCA-TGA-GT-A-A--CAGCT--- 360
GGCCCCGATACAACTGAAAC-GTC-GTCTTGCC-ATAG-CCCA-CT-GCGGGGATTCAACTGAAACGGTG-G- 363

?0?20?220T2TTC?2?2?222220T2222?222?222?2C?2?2?2G 22?2 TC??TA????2?2?A???2CRA???T?2?T 227?72 157

GCAATTGC-A---CATCGTTCT-CACATATTCTA-AGTA-TGT--TC--GATTGT-TTG-T-TTT-CC-GTTA 272
TTCCAACT-G---TGAGACGTC-GGATCTGATCC-GACC-CTG--GT--CTGCCA-AGA-G-AAG-GG-AGGC 363

TT?TTT?CGGAAATCAATAGGAAAAG?AATAGGAA????2AA??2?2?T2?TTT??T?AA???C??2?2GT??27?A? 224

--T---C C AAGC--ACAC-TA---TG-T--ATG-TCAA--TCAC-A 368

--C---G A GCTA--CACT-AG---GT-A--GGT-CTGG--CACG-C 433

ACTGCCAA-T--CATTT-T-TT-TT-G--CGCCTCCGGTGCTGGCGGAAGCGCAAGGATTTAGGC-CGAAG-C 436
G??2AA?C??22?2?2722?22T?22?2C?2GG?C?A???2?2A??C2CTTT?2?22TT2?222?2°2G2T2?222?T?2?22?2C??2AT?? 181

-GC--A-AACAACATC-GTA-AT--A-C-AACA-CC-A----CAT--TATTGT-C-GCATA-ATTC-AG--TG 345
-CG--C-GTTTGTGGT-TCC-TG--G-T-GCAG-AA-T----AGG--GCGACC-T-TTCGG-CGGG-CA--AA 436

C?22?2?2?2?2?22TTT???2T??AACCACAGTACCTTTC?CG?TTAGGTTTCA?TA?CGCT?ACGGT?CT?GCT?CTT 276

-CGTCTGCG---CAT-AA A-G A--Tee-Goooe-Ge-T--A- 441
-GTCTGCGA--TGC-TC G--A T--C---C-----A~-C-—-G--- 506
AGTTTTATTGCCAAAACCTTTTGGTTGCTGCCAATA-CAGGC--GGTCTC-A-AATT--T-G-GGCAATAGG 509
T222222222222T22TT22222C222T22222222222222T22222T22222G22222T22222T22TTG? 195

-TGAGGATTTATT-GT--AGACT-CGG-GCATTATACACAAG-GTGCA-TTTTT-TGTTC-CTGAT-GA---T 418
-CTCTTTCGATCG-TG--GTTAA-AAC-ATCAGGCGATTCTC-AGTTC-AACAC-AACGT-TACGG-CG---C 509

TTCTAAACTGCTCCCCCATTGGTTGGT?C?G?GAATTACTAACTGCT?CTT?CTCTGATTGCT?GA??????? 336
T-A-T C---G A--TCTTCTA 514
G-T-G G---A T--AT..... 574
-ATGT-C-ATGGTTATG-ACAA-CATAATCATCGCCCTT-CGTGTTATT-CTTGTAACGAAT-C-TTACAAAA 582

GT-T-A--T-C-GC--T-TG-AATAAAAGTGAG--G-CCTTT-TTr-rmmmemmemmmmemmmmemences 491
CA-C-T---C-T-AT--A-CT-TGGTGGGAATTT--C-TGGGA-AG 555

??2?2°CT2?22CT?2C22TG?22?222T?ATT2?2T?T?2?2A?AG? 2?22 TT?2TT?2?TA???2AT?AT 2222222227227 362
CGGTG--GTA--A-TC--CACAG-A---TT-T-CT-G--ATGA--G--GT--ACA--A--AACACCATAGCCG 587
.ee.C--..--G-GG--T...T-T---AC-C-GC-C--TAAT--T--TC--GAG--G--TGTT......... 628
CACACACACAG-ATATAAGATAGAGGAACGGA-TGGT-CACCACAG 628

AAAATCCCTACCCCTAAAATCTGTTTGTGCTGGTTTTATTAATAATTGCGCTCTTTTATATAATAAGTACTAT 310
564

?T??A?AA?AAGCGGGAAAGTGTTTTTCAAGCCCTATAA 396
T-AT-G--A 626
G-TA-C--T-- 639

TAACACCGCACCCGTTGTGGCTAATCCCTTATGGTATTTAAAAGACTACACCTACAGGATGTATTGTCTTCAT 383
637

II-LCR-20
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LCR SuperGroups C-E Nuc-Aln

GroupEl.con TGTTTATGGTTTACCGCGCTCCAAAGACGGTTTGCCCAAAGACGGTTTGCCAACCGCGGTTAGGACTTGTTTC 456
HPVla 710

GroupEl.con AATTTGCTGCCAAACTTATCTGGTCGTGCTCCAACGGGTTTGGTGCCAAGCACCTAAAACGGTAGGTGTGTAC 529
HPVla 783

GroupEl.con TCTTTTCAAGAATTAACAAAGGAGATTTCTCCCGCCAAATTAGTTTCGAGCGACCGAATTCGGTCGTAAAAAT 602
HPVia 856

GroupEl.con CTAAAGTGATGATTGTTGTTGTTAACTACCATCATTCATTATTCTAGTTACAACAAGAACCTAGGAGTTATAT 675

HPVla 929
GroupEl.con GCCAGAAGTAAGCCTATAAAATACACAGGTAAGACTCTGCACAGGACCAG 725
HPVla 979
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